
























レンスゲノム解読のために Bd21 系統が選出され、単粒法による 8 世代の自殖を繰り返
























USDA-ARS と英国 John Iness Center では、T-DNA タグラインの整備が進められた。
米国で整備された T-DNA タグラインについては、23000 ラインに関して DOE-JGI か
ら分譲されおり T-DNA のゲノム挿入部位の FST (Flanking sequenced tag) の情報とと
もに公開されている (http://jgi.doe.gov/our-science/science-programs/plant-genomics/
brachypodium/brachypodium-t-dna-collection/) 5。Tillling 系統の整備は、フランスの
INRA で進められた。 変異源としてアジ化ナトリウムが用いられ、5530 系統の M2 ラ
インが整備されている (http://www-urgv.versailles.inra.fr/tilling/brachypodium.htm) 6。
自然集団は、環境適応性に関わる遺伝子の探索などに有用なリソースである。ミナトカ
モジグサの自然集団は、USDA-ARS から分譲されており、National Plant Germplasm 
System (https://npgsweb.ars-grin.gov/gringlobal/search.aspx) で検索できる。ミナトカ












レス処理を施した組織など、21 種類の RNA をプールし、完全長 cDNA ライブラリを
作製した。無作為に選んだ約 40,000 クローン (RIKEN Brachypodium FLcDNA クローン ; 
RBFL クローン ) について、5’および 3’の両側からサンガー法による解読を行い、
78,000EST を得て公開した 9。全長 cDNA の配列情報は、遺伝子構造の正確な構造注
釈を作製する上で極めて有用である。特に完全長 cDNA が含む 5’UTR 領域の配列情報
は、遺伝子の転写開始点を同定することを可能にしている。筆者らは作製した
RBFLcDNA の EST を用いて、ミナトカモジグサゲノム上に同定されている遺伝子の
構造注釈の修正を試みた。遺伝子構造情報の、のべ 9000 箇所あまりを修正することが
でき、そのうち約 6000 箇所は、UTR に関するものであった。また、この解析により
200 箇所以上の新規転写単位も同定された。これらミナトカモジグサの完全長 cDNA に
関する情報は、RIKEN Brachypodium FLcDNA Database (RBFLDB) に集約され、公
開されている (http://brachy.bmep.riken.jp/ver.1/index.pl)。また、トランスクリプトー



























オオムギ（4900 Mb）、パンコムギ（16500 Mb）、ライムギ（8000 Mb）、エンバク（11300 
Mb）と見積もられている。
　サンガー法による DNA 解読が主流であった 2000 年代初頭は、これらのムギ類穀物
の全ゲノム配列をたちまち解読することは困難であったが、EST や完全長 cDNA の大
系的な収集を進めることで、発現遺伝子に関する情報がかなり整備された。木原生物学
研究所を中心とする研究チームは、パンコムギについて様々な器官や生育時期、種々の
生育条件で発現する遺伝子を収集する EST 解析をすすめ、2009 年までに、約 56 万配
列の収集と解析を行った 13-15。2016 年 1 月現在で、NCBI で公開されているパンコムギ
の EST 数は、1,298,692 であり、そのおよそ半数の収集と解析に貢献したことになる。








ために、完全長 cDNA クローンの全長の配列を決定するプロジェクトが推進された 18,19。








報 を 統 合 し た デ ー タ ベ ー ス を 初 め て 開 発 し、TriMEDB (Triticeae Mapped EST 
Database) として公開した 20。また、木原生物学研究所と連携して、パンコムギおよび
オオムギの全長 ORF に関する情報を統合したデータベースを初めて開発し、
TriFLDB(Triticeae Full-length CDS Database) として公開した。TriFLDB は、パン
コムギおよびオオムギの全長 ORF について、EST の情報、タンパク質機能ドメインを
はじめとする機能注釈、他の植物のオルソログ情報などを提供するムギ類で初めての統
合データベースであった 21。
　2012 年から 2014 年にかけて、次世代シーケンサーを活用したムギ類のゲノム解読
が格段に進展し、イチゴツナギ亜科のゲノム研究は次の局面を迎えている 22。2012 年
には、Nature 誌の同一号に、パンコムギとオオムギの全ゲノム解読の論文が同時に掲
載された 23,24。リバプール大学を中心とする研究グループは、パンコムギ品種 Chinese 








また、2013 年には、パンコムギの 2 倍体祖先種である Triticum urartu と Aegilops 
tauchii の全ゲノム解読が北京ゲノムセンター (BGI) を中心とする研究グループから発
表され、Nature 誌の同一号に同時に掲載された 25,26。これら、A ゲノムおよび D ゲノ
ム祖先 2 倍体種のゲノム解読は、いずれも多様なインサート長をもつ DNA ライブラリ
を作製し、Illumina 社の次世代シーケンサーを用いてショットガン解読されたものであ
る。A. tauchii ゲノム上には 43,150 の、T. urartu のゲノム上には 34,879 のタンパク質
をコードする遺伝子がそれぞれ構造注釈として同定された。また、パンコムギのゲノム解












先述のミナトカモジグサの完全長 cDNA データベースである RBFLDB とムギ類の完全







BBCH コードおよび Zadoks スケールに対応づけた。ミナトカモジグサ系統 Bd21 およ
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